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در نشخواركنندگان نشريه پژوهش  

1396، اول، شماره پنجمجلد   
http://ejrr.gau.ac.ir 

 

تی در صفا ارزیابی ژنومیک گروه پایه بر صحت حیوانات برتر در استفاده از اتاثر  

در جمعیت گاو شیری با وراثت پذیری بالا و پایین  
  

  3، مرضیه ابراهیمی1قیوریا تیهدا، نعمت 2اردشیر نجاتی جوارمی ،1آزاده بوستان*
 1و رضا سیدشریفی

  ،یلیدانشگاه محقق اردبمغان،  یعیو منابع طب یدانشکده کشاورز ،یگروه علوم دام اریاستاد1
  دانشگاه تهران، ،یعیو منابع طب یکشاورز سیپرد ،یگروه علوم دام اریدانش2

 ، دانشگاه تبریز ،دانشکده کشاورزی ،گروه علوم دامیاستادیار 3

 13/2/96 ؛ تاریخ پذیرش:27/8/95تاریخ دریافت: 

 1چکیده
ای و یسهت  بها به  کهارگیری اط عهاه شه ره      پیشرفت ژنتیکی گاو شیری در نیمه  دوم رهرن ب   :سابقه و هدف

ههای  عملکردی بسیار موفقیت آمیز بوده است. انتخاب ژنومیک با کاهش فاصل  نسل و افهزایش صهحت ارزش  

زیادی در رابط  بها   موضوعاهتواند سرعت این پیشرفت را افزایش دهد. ، میدر بدو تولد اص حی برآورد شده

 برخی ،و پایینهای بالا پذیریوراثتبا  یدر صفات. در مطالع  حاضر باشدمیگیری ارزیابی ژنومیک مطرح کارب  

مهورد   ،بر صحت ارزیابی ژنومیک پای  گروهعنوان از حیواناه برتر ب ها جهت بررسی تاثیر استفاده ستراتژیا از

 مقایس  ررار گرفت  است.
 

 1/0بها فواصهل یکنواخهت  ههر      SNPنشانگر  1000برای هر حیوان س  کروموزوم هر یک با  :هامواد و روش

نسل ت ری  50ای اد عدم تعادل پیوستگی ب  میزان کافی، برای  شد. جهت سازی( شبی SNPسانتی مورگان یک 

این اندازه جمعیت  55فرد گسترش یافت. تا نسل  4000اندازه جمعیت ب   51تصادفی صوره گرفت. در نسل 

عنهوان  د از گاوهای ماده برتر هر نسل به  درص 80درصد از حیواناه نر برتر و  5ها این نسلطی حفظ شد. در 

تها   51ههای  نسلعنوان گروه تایید و حیواناه ب  (5 نسل  55. حیواناه نسل شدندمیل بعد انتخاب والدین نس

ترین حیواناه، برترین و ضعیف 1در استراتژی در نظر گرفت  شدند. جمعیت پای  عنوان ب ( 4تا  1های  نسل 54
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عنوان گروه پای  مورد اسهتفاده  جمعیت ب ، یک نمون  تصادفی از 3ژی حیواناه برتر و در استرات 2در استراتژی 

 ( ان ام شد.5/0( و وراثت پذیری بالا  1/0پذیری پایین  د. این پژوهش برای صفاه با وراثتررار گرفتن
 

اسهتراتژی   در مقایس  با 1نشان داد ک  صحت ارزیابی ژنومیک در استراتژی حاصل از این تحقیق نتایج  :هایافته

ه بهین سه  اسهتراتژی کهاهش     بالاتر بود. ورتی نسبت و تعداد حیواناه در گروه پای  افزایش یافت، تفاو 3و  2

 1/0پهذیری  با وراثهت  ی، در صفت4تا  1های درصد از حیواناه نسل 20طور مثال در شرایط استفاده از یافت. ب 

شهد. در حهالی که  در     2بیشتر نسهبت به  اسهتراتژی     درصد صحت ارزیابی 29من ر ب   1استفاده از استراتژی 

درصهد رسهید. صهحت ارزیهابی      14درصد حیواناه ایهن تفهاوه به      40در صوره استفاده از و شرایط مشاب  

نیهز در ایهن    ها، بالاتر بود و تفاوه بین استراتژیهابا وراثت پذیری بالا در هم  استراتژی یژنومیک برای صفات

پایه  در نظهر    گهروه عنهوان  ب های اول تا چهارم درصد از حیواناه نسل 40ورتی طور مثال، کمتر بود. ب  صفاه

بها   یبهرای صهفات  و درصد  14برابر  1/0پذیری با وراثت یبرای صفات 2و  1، تفاوه بین استراتژی گرفت  شدند

  بود. درصد 4برابر  5/0پذیری وراثت
 

صهحت ارزیهابی   من هر به  کهاهش    تواند پای  می گروه، در حیواناه برتراستفاده منحصر ب  فرد از  :گیرینتیجه

استفاده از تعداد زیادتری حیوان است. همچنین پذیری بالا کمتر با وراثت یاین اثر در صفات لیکن شود،ژنومیک 

 تعدیل می کند.، نس ژنتیکی توصیف شده توسط نشانگرهااین اثر را با افزایش واریا
 

 حیواناه، گروه پای  و گروه تایید. رزیابی ژنومیک، برترینپذیری، صحت اوراثت :کلیدی هایواژه
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 مقدمه

پیشرفت ژنتیکی حیواناه اهلی خصوصا گاو شیری در ررن بیست  با بکارگیری ش ره و اط عهاه  

استفاده از تکنیک تلقیح مصنوعی با ب  حهداکثر رسهاندن    (.4  عملکردی بسیار موفقیت آمیز بوده است

 .(20و  9 رابلیت استفاده از گاوهای نر برتر، اثر زیادی بر پیشرفت ژنتیکی گاوهای شیری داشت  اسهت  

درصد بر کهل پیشهرفت    90تا  73در م موع ب  میزان ها مادهمسیرهای انتخاب ژنتیکی پدر نرها و پدر 

ژنتیکی در گاو شیری اثر دارند و این امر می تواند نمایانگر اهمیت تلقیح مصنوعی در اص ح نژاد گاو 

جمهع   جههت در آزمون نتاج جهت ان ام ارزیابی ژنتیکی با صحت بالا، زمان زیهادی   (.9 شیری باشد 

رفت ژنتیکی در جمعیهت  و بنابراین پیشآوری فنوتیپ تعداد کافی دختر، برای هر گاو نر مورد نیاز بود 

 (.9 محدود شده بود ای ک  در این آزمون مورد نیاز بود، هزین دلیل زمان و گاو شیری ب 

( QTLاستفاده از ژنتیک مولکولی ب  استفاده از تعداد کمی جایگاه صهفت کمهی     ،تا چند سال ربل

تغییهر ناگههانی و چشهمگیر در اسهتفاده از     . (19 ک  در پیوستگی با نشانگرها بودند، محدود شده بهود  

میویسهن و  اط عاه ژنوم جهت تخمین ارزش اص حی در زمین  اص ح نژاد حیوانهاه ابتهدا توسهط    

تواند نشان داد ک  انتخاب ژنومیک می (2006شفر  (. 18 بینی ررار گرفت مورد پیش (2001 همکاران 

 هها درصهدی هزینه    92جهویی  من ر ب  حدارل دو برابر شدن نرخ پیشرفت ژنتیکی و همچنین صهرف   

اص حی در زمان تولد و ب  دنبال آن کاهش فاصل  نسل شهود. همچنهین ایهن    های ارزشدلیل تعیین ب 

 از سهایر ک  مزایای انتخاب ژنومیک ب  ردری زیاد است ک  هر کشوری ک  زودتر پژوهشگر عنوان کرد 

 .(22  المللی اص ح نژاد گاو شیری پیشتاز باشدتواند در عرص  بینرا بپذیرد، می، این راهکار کشورها

طور رسمی پذیرفت  شد و اجازه انتشار اسهپرم  کشورها ب از در بسیاری  2009انتخاب ژنومیک در سال 

ک  فقط دارای ارزیابی ژنومیک بودند داده شد. در این نوع انتخاب دیگهر نیهازی به      ،گاوهای نر جوان

(. در حال حاضر انتخاب ژنومیک 1آزمون نتاج وجود نداشت و فرآیند انتخاب ساده و ارزان شده بود  

 دلیهل پتانسهیل آن  تواند به  . این امر میشودمیدر اص ح نژاد گاو شیری یک روی  استاندارد محسوب 

برای افزایش پیشرفت ژنتیکی از طریق افزایش صحت برآورد ارزشهای ژنتیکی و کاهش فاصهل  نسهل   

از طرفی ب  دلیل ارزان شدن فرآیند ارزیابی ژنتیکی، تعهداد بیشهتری از گاوههای نهر مهی تواننهد       باشد. 

و محهدود   انتخاب و ب  بازار عرض  شوند ک  این امر می تواند من ر ب  مهدیریت بهتهر منهابع ژنتیکهی    

 (. 1 در هر نسل شود آمیزی خویشکردن روند 
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 پایه   گهروه های اص حی ژنومیک بها اسهتفاده از اط عهاه    ارزش بینی برای محاسب معادلاه پیش

(. 6سازد، محهدود اسهت    را می پای  گروه. تعداد حیواناه دارای ژنوتیپ و فنوتیپ ک  شودمیحاصل 

ی برتر  گاوهای ماده برتر و گاوهای نهر آزمهون   هادامدر جمعیت گاو شیری اغلب کشورها فقط ژنوم 

عمهدتا شهامل    پایه   گهروه  ،شهود. بنهابراین  برای آزمون نتاج( تعیین توالی مهی نتاج شده یا کاندید شده 

برای گاوههای هلشهتاین آمریکها بها      2008ارزیابی ژنومیک در سال . ب  طور مثال باشدمیی برتر هادام

گاو نر آزمون نتاج شده معرفی شد. بعد از آن نیز تعداد گاوهای نر آزمون نتاج شهده در   5285ارزیابی 

 (2014لورنکهو و همکهاران    (. در مطالع  23و  17چندین برابر شد  اند شدهآمریکا ک  تعیین ژنوتیپ 

ستفاده از روشهای مختلف ارزیابی ژنومیک، در یک جمعیت گاو شیری هلشهتاین بها   ک  برای بررسی ا

تنهها حیوانهاه مهاده برتهر و      پایه   گهروه ی تعیین ژنوتیپ شده ان ام شده بود، نیز در هاداماستفاده از 

 .(17  حیواناه نر آزمون نتاج شده حضور داشتند

های مطرح در زمین  ارزیابی ژنومیک، تاثیر یا عهدم تاثیرگهذاری اسهتفاده از    یکی از پرسش ،بنابراین

گذاری میهزان و نهوع ایهن تهاثیر در     میک گاوهای شیری و در صوره تاثیری برتر در ارزیابی ژنوهادام

ی بالا هابا وراثت پذیری یبرای صفات. در این تحقیق باشدمیی مختلف هاپذیریبا وراثت یمورد صفات

ی برتر باشند نسهبت  هاداماز  پای  گروهی هادامتفاوه صحت ارزیابی ژنومیک در شرایطی ک  و پایین، 

صهادفی از جمعیهت   ای تنمونه   و یها  هها دامتهرین  ترکیبی از برترین و ضعیف هادامب  شرایطی ک  این 

 مورد بررسی ررار گرفت  است.  های ربل باشند، نسل
 

 هامواد و روش

 ویژوالسازی تصادفی و با استفاده از محیط برنام  نویسی طریق شبی طراحی جمعیت مورد نیاز از 

فرد  100 جمعیتی با اندازه موثر ،ان ام شد. در این تحقیق برای ای اد عدم تعادل پیوستگی 6بیسیک 

شند. پس از تصادفی داشت  با ت رینسل با یکدیگر  50سازی شد تا برای ماده( شبی  50نر و  50 

 تصادفی شبی  ت رینسل  5یافت و بعد از آن  افزایشفرد  4000نسل، اندازه جمعیت ب   50گذشت 

همان  نسل 5این اندازه جمعیت برای  ازی شد و ثبت اط عاه ژنوتیپی برای هر نسل صوره گرفت.

 استفاده شد. 𝑟2میزان عدم تعادل پیوستگی از معیار گیری اندازهرای ب حیوان در نظر گرفت  شد. 4000

 𝑟2 رهای جایگاه دوم باشند، فرمول محاسب  معیاآلل 𝐵2و  𝐵1 های جایگاه اول وآلل 𝐴2و 𝐴1اگر

 (:13  باشدمیصوره زیر ب 
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𝑟2 =
𝐷2

𝑚
 

 

𝐷 = 𝑓(𝐴1𝐵1). 𝑓(𝐴2𝐵2) − 𝑓(𝐴1𝐵2). 𝑓(𝐴2𝐵1) 
 

𝑚 = (𝑓(𝐴1). 𝑓(𝐴2). 𝑓(𝐵1). 𝑓(𝐵2) 

 

  دههد. را نشهان مهی   𝐴1𝐵1پلوتیهپ  هافراوانی 𝑓(𝐴1𝐵1)و  𝐴1فراوانی آلل  𝑓(𝐴1) هافرمولدر این 

از یهک توزیهع    هها QTLدر نظر گرفت  شد. اثهراه   5/0و  1/0سازی وراثت پذیری صفاه در این شبی 

به   (. 2بهود    هها QTLو ارزش اص حی وارعی حیواناه حاصل جمع اثهراه ایهن   شد مینرمال گرفت  

( و 1/0پهذیری ضهعیف    با وراثت ی، برای صفاتپای  گروهی مختلف جهت انتخاب هاعبارتی استراتژی

شایان ذکر است که  بعهد از    ( مورد بررسی ررار گرفت.5/0پذیری بالا  با وراثت یهمینطور برای صفات

درصد از برترین نرهها   5، مشارکت حیواناه برای ای اد نسل بعد تصادفی نبود و در هر نسل 50نسل 

هها  . تعهداد کرومهوزوم  گرفتندمورد استفاده ررار میجهت ای اد نسل بعد  هارین مادهتدرصد از بر 80و 

عدد در نظهر   50، ها QTL سانتی مورگان در نظر گرفت  شد. تعداد 100س  عدد و طول هر کروموزوم 

در  روی هر کروموزوم شبی  سازی شدند.ر بسانتی مورگان  1/0با فواصل  SNPهای نشانگرگرفت  شد. 

شهبی    ی مختلهف هها 1با رابلیت اطمینهان ( ک سیک حیواناه EBVهر نسل ارزش اص حی برآوردی  

اسهتفاده شهد   ارزش اصه حی بهرآوردی ک سهیک     سازی منظور شبی ب  2و  1از روابط  شد.سازی می

 21   :) 

𝐸𝐵𝑉𝑖                                            1رابط   = (𝑇𝐵𝑉𝑖 ∗ √𝑅𝐸𝐿) + (𝑒𝑖 ∗ 𝑃𝐸𝑉)  

 

𝑃𝐸𝑉                                            2رابط   = √((1 − 𝑅𝐸𝐿) ∗ 𝜎𝑔
2) 

واریانس خطای  PEVرابلیت اطمینان،  i ،𝑅2ارزش اص حی حقیقی حیوان  TBViها در این فرمول

σ𝑔 پیش بینی شده
توزیهع نرمهال بها میهانگین صهفر و       بها  نیز یک متغیهر تصهادفی   ie ،ژنتیکی واریانس 2

 باشد.می واریانس یک

 5تها   1 یهها های اص حی ک سیک  سنتی( در افراد نسهل در تحقیق حاضر رابلیت اطمینان ارزش

و در  71/0و  83/0، 87/0، 90/0، 96/0ترتیهب  در جمعیهت نهر به     5/0پهذیری  وراثهت  با یبرای صفت

در  1/0بها وراثهت پهذیری     یو بهرای صهفت   71/0و  75/0، 80/0، 85/0، 90/0ترتیهب  جمعیت ماده به  
                                                           

1. Reliability  
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، 60/0، 65/0و در جمعیهت مهاده به  ترتیهب      32/0و  50/0، 60/0، 65/0، 85/0ترتیهب  جمعیت نر به  

طهور مثهال بهرای    به   .(15  (2010سهفید،   بر اساس نتایج خان  در نظر گرفت  شد 32/0و  45/0، 55/0

در  5/0بها وراثهت پهذیری     یبهرای صهفت   3های اص حی ک سهیک جمعیهت نسهل    شبی  سازی ارزش

اسهتفاده   80/0 برابر با رابلیت اطمینان و در جمعیت ماده از 87/0برابر با  رابلیت اطمینان  جمعیت نر از

 شد.

( و مدل BLUP-RR یا  1روش ریدج رگرسیون از پای  گروهاثراه نشانگرها در  برآورد منظورب 

  (:11  زیر استفاده شد

                                     3رابط  
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  ، میانگین جامعĝ  ،بردار اثراه برآورد شده نشانگرهاn  ،تعداد افرادX      مهاتریس ضهرایب ارتبها

. در باشهد مهی بردار ارزشهای اص حی برای صهفت مهورد نظهر     yدهنده ژنوتیپ افراد ب  نشانگرها و 

2مقدار   λفرمول محاسب  

g  باید بر تعدادm .یا همان تعداد نشانگرها تقسی  شود 

حاصل جمع اثراه رطعاه مختلف کروموزومی بر گروه تایید، برآورد ارزش اص حی ژنومیک در 

 : (11 ( 4 رابط بود اساس ژنوتیپ حیوان 
                                                      4رابط  

n

i

gX i
ˆGEBV 

در این فرمول
iX ماتریس ضرایب ارتبا  دهنده افراد ب  ژنوتیپ نشانگرها وĝ ار اثراه برآورد برد

 باشد.شده نشانگرها می

های اص حی وارعی ب  های اص حی برآورد شده و ارزشدر مطالع  حاضر همبستگی بین ارزش

 های اص حی ژنومیک در نظر گرفت  شد.ارزشعنوان صحت برآورد 

درصهد(   50ثت پذیری بالا  پای  برای صفاتی با ورا گروهدر این تحقیق س  استراتژی برای انتخاب 

تهرین  انتخهاب برتهرین و ضهعیف     -1گرفهت.   ( مورد اسهتفاده رهرار  درصد 10پذیری پایین  و وراثت

ههای  حیواناه برتر جمعیت بهر اسهاس ارزش  ب انتخا -2های اص حی سنتی اساس ارزشحیواناه بر

 طور تصادفی. انتخاب حیواناه ب  -3ص حی سنتی ا
                                                           

regression BLUP-idge1. R  
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عنوان گروه تایید در ( ب 55ن جمعیت پای  و نسل پن    عنوا( ب 54تا  51هارم  های اول تا چنسل

این س   ی مذکور بود ک  باهادرصد حیواناه حاصل از نسل 40و  20نظر گرفت  شد. گروه پای  شامل 

مرتب  تکرار شد و میانگین نتایج گزارش  10سازی این شبی  استراتژی مورد انتخاب ررار گرفت  بودند.

 شد.
 

 نتايج و بحث

ترتیهب در شهرایط اسهتفاده از    را به    خطهای اسهتاندارد(   صحت ارزیهابی ژنومیهک   2و  1جداول 

 50با وراثت پهذیری بهالا     یدر مورد صفات پای ب  عنوان جمعیت  4و استفاده از نسل  4تا  1های نسل

 درصد( نشان می دهند.  10با وراثت پذیری پایین   یطور صفات درصد( و همین

 
به  4تا  1ی هادرصد حیوانات نسل 40و  20با استفاده از )خطای استاندارد( صحت ارزیابی ژنومیک  : 1جدول 

 و بالا با وراثت پذیری پایین یدر صفات پایه گروهعنوان 
Table 1. Accuracy of genomic evaluation (SE) by using 20% and 40% of animals from generations 1 

to 4 as training set for low and high heritability traits     
 درصد 50صفتی با وراثت پذیری 

Trait with heritability of 0.5 
 درصد 10صفتی با وراثت پذیری 

Trait with heritability of 0.1 
 استراتژی
Strategy 

 نسبت  %( و تعداد حیواناه موجود در گروه پای  از کل جمعیت نسلهای اول تا چهارم
Ratio (%) and the number of animals from generations 1 to 4 in the training set 

40% 20% 40% 20% 
6400 3200 6400 3200 

0.87 (0.02) 0.82 (0.02) 0.83 (0.02) 0.80 (0.02) 
 1استراتژی 

Strategy 1 

0.83 (0.03) 0.76 (0.04) 0.69 (0.07) 0.51 (0.08) 
 2استراتژی 

Strategy 2 

0.82 (0.03) 0.62 (0.06) 0.79 (0.02) 0.68 (0.02) 
 3استراتژی 

Strategy 3 
 

  



 و همکاران آزاده بوستان

70 

 پایه گروهعنوان به 4درصد حیوانات نسل  40و  20ز با استفاده ا )خطای استاندارد( صحت ارزیابی ژنومیک :2جدول 

 .و بالا با وراثت پذیری پایین یدر صفات
Table 2. Accuracy of genomic evaluation(SE) by using 20% and 40% of animals fromgeneration 4 as 

training set for low and high heritability traits     

 درصد 50وراثت پذیری  صفتی با
Trait with heritability of 0.5 

 درصد 10صفتی با وراثت پذیری 
Trait with heritability of 0.1 استراتژی 

Strategy 
 نسبت  %( و تعداد حیواناه موجود در گروه پای  از جمعیت نسل چهارم

Ratio (%) and the number of animals fromgeneration 4 in the training set 
40% 20% 40% 20% 

1600 800 1600 800  

0.76 (0.02) 0.72 (0.03) 0.72 (0.04) 0.69 (0.02) 
 1استراتژی 

Strategy 1 

0.52 (0.03) 0.36 (0.05) 0.42 (0.07) 0.31 (0.07) 
 2استراتژی 

Strategy 2 

0.71 (0.03) 0.63 (0.07) 0.66 (0.05) 0.52 (0.05) 
 3استراتژی 

Strategy 3 

 

 اسهتفاده از برتهرین حیوانهاه(     2نشان داده شده اسهت، اسهتراتژی    فوق طور ک  در جداولهمین

 استفاده از برترین و ضعیفترین حیواناه( جهت انتخاب جمعیت تشکیل دهنهده   1نسبت ب  استراتژی 

دههد که  در   است. از طرفی این نتهایج نشهان مهی    از صحت ارزیابی کمتری برخوردار بوده ،پای گروه 

ی مختلهف کهاهش   هها صوره استفاده از تعداد یا نسبت بیشتری از حیوانهاه تفهاوه بهین اسهتراتژی    

بها وراثهت    ی، در صهفت 4تا  1های درصد از حیواناه نسل 20طور مثال در شرایط استفاده از یابد. ب می

درصد صحت ارزیابی بیشتر نسبت ب  اسهتراتژی   29 ر ب  من 1استفاده از استراتژی  ،درصد 10پذیری 

درصد حیواناه ایهن تفهاوه به      40شد. در حالی ک  در شرایط مشاب  در صوره استفاده از خواهد  2

 رسید.درصد  14

ی مختلهف در شهرایط اسهتفاده از    هانیز صحت ارزیابی ژنومیک با ب  کار گیری استراتژی 1نمودار 

 درصد( 50با وراثت پذیری بالا   یدر صفت پای  گروهعنوان درصد افراد جمعیت نسل سوم ب  40 و 20

صهحت ارزیهابی ههر سه       پایه  را نشان می دهد. در این نمودار نیز با افزایش تعداد حیواناه در گروه 

  استراتژی افزایش یافت  است.  
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درصد افراد  40 و 20های مختلف در شرایط استفاده از استراتژیگیری صحت ارزیابی ژنومیک با به کار -1نمودار 

 .درصد( 50عنوان گروه پایه در صفتی با وراثت پذیری بالا )جمعیت نسل سوم به

 

( 1حیواناه  اسهتراتژی  ضعیف ترین در صوره استفاده از برترین و  هابالاتر بودن صحت ارزیابی

تواند به  ایهن علهت باشهد که  در      ، میپای  گروه( در 2اتژی نسبت ب  استفاده از برترین حیواناه  استر

مورد شناسایی ررار گرفت  است.  ، واریانس ژنتیکی بیشتری از صفت مورد نظر در جمعیت 1استراتژی 

که  توسهط    اسهت  نسهبتی از واریهانس ژنتیکهی   گذار بر صهحت ارزیهابی ژنومیهک    یکی از عوامل تاثیر

ی مختلف در صهوره  ها. با توج  ب  نتایج، تفاوه بین استراتژی(10و  7  شودمینشانگرها نشان داده 

دلیل این امر نیز  یابد.کاهش می درصد(، 20درصد نسبت ب   40استفاده از نسبت بیشتری از حیواناه  

 پایه   گهروه می تواند افزایش واریانس ژنتیکی شناسایی شده از صفت مورد نظر با افزایش تعداد افهراد  

 باشد.

تهرین  در ارزیابی ژنومیک، برترین و ضهعیف بیان کردند ( 2011  رکیو -اسکریچ  و گنزالس-ایبانز

مورد استفاده ررار بگیرند و  پای  گروهحیواناه برای صفت مورد نظر بایستی تعیین ژنوتیپ شوند و در 

فراوانهی   میانگین، بهتر است یک جمعیت تصادفی با شودمیاگر این ارزیابی برای چندین صفت ان ام 

 ،. نتایج موجود در تحقیق حاضهر نیهز  (14  نظر ررار گیردمد پای  گروهعنوان آللی مشاب  کل جمعیت ب 

توانهد باعه    مهی  پایه   گهروه عنهوان  حیواناه برتر و حیواناه ضعیف ب  دهد انتخاب همزماننشان می

 افزایش صحت ارزیابی ژنومیک شود.

0.0
0.1
0.2
0.3
0.4
0.5
0.6
0.7
0.8

1استراتژی  2استراتژی  3استراتژی 

20…

40…
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توان از اهمیت ب  کار بردن گاوهای نر برتر آزمون نتهاج شهده در ترکیهب    ذکر است ک  نمی لازم ب

از صهحت   هها دامدر مقایس  با سایر  هادامپای  در ارزیابی ژنومیک چش  پوشی نمود. چرا ک  این  گروه

اص حی برخوردارند و همین امر مسلما باع  افزایش صحت ارزیابی ژنومیک گهروه   هایارزشبالای 

پای ، نا اریبی ارزش اص حی  گروهتایید خواهد شد. دلیل دیگر اهمیت ب  کار بردن گاوهای نر برتر در 

ی . نتایج حاصل از تحقیقاه مختلف نشان داده است ک  اریبی ناشه باشدمی هادامبرآورد شده برای این 

کیفیت تغذی  و نهوع جایگهاه که  در یهک گله        مانند اعمال مدیریتی  هااز تیمارهای ترجیحی در ماده

ان ام نگیرد(، صحت ارزیابی ژنومیهک را   هادامی برتر ان ام شود و برای سایر هادامممکن است برای 

در  پایه   گهروه ی هها دامدر صوره استفاده از فنوتیهپ  از طرفی (. 8ممکن است تحت تاثیر ررار دهد  

نر، انحهرا  عملکهرد   ماده عملکرد دام ب  تنهایی و در مورد گاوهای  گاوهایبردار مشاهداه، در مورد 

(. انحرا  عملکرد دختران برای هم  اثراه ثابت، اثراه محیطهی  8  گیردمیدختران مورد استفاده ررار 

کمتهری نسهبت به      یو ب  همین دلیل دارای اریبه  (24 دائمی و ژنتیک مادران آنها تصحیح شده است 

 فنوتیپ یک دام ماده است.

پای  ک  در این  گروهدر ترکیب  ،این است ک  حضور حیواناه ضعیف جمعیت رابل ذکر دیگرنکت  

نسهل   ای ادب  معنای انتخاب این حیواناه جهت مشارکت برای  ،مطالع  مورد بررسی ررار گرفت  است

 باشد.آثار نشانگری میآینده نیست. مقصود استفاده از این حیواناه برای برآورد 

ی مناسهبی را جههت اختصهار یرفیهت     هابایستی استراتژی ،ندبیان کرد (2013و جوگا   بوکواه

تعیین ژنوتیپ حیواناه، بین حیواناه نر و ماده در نظر گرفت. در وارع نسهبت کمهی از حیوانهاه نهر     

ید مثل انتخاب می شوند و اگر بخش دوم برترین حیوانهاه نهر بهر اسهاس میهانگین والهدین       برای تول

 و مشارکت در نسل آینده انتخاب و تعیین ژنوتیپ شوند، این حیواناه شانس کمی برای انتخاب شدن

دارند ولی اگر یرفیت اضاف  تعیین ژنوتیپ برای حیواناه مهاده صهر  شهود، شهانس بیشهتری بهرای       

ی نر بها شایسهتگی ژنتیکهی بهالا،     هاان ماده مناسب جهت ای اد نسل بعد و تولید گوسال تشخیص حیو

نشان دادند افزودن گاوهای ماده تعیین ژنوتیهپ   (2016ولا و همکاران  کویو. (3  وجود خواهد داشت

 وان کردند ک  نبایهد تنهها مهادر   ولی عن شودمیباع  افزایش صحت ارزیابی ژنومیک  پای شده ب  گروه 

آنها یک گروه انتخهاب شهده   چرا ک  اضاف  شوند  پای ها و دختران تعیین ژنوتیپ شده آنها، ب  گروه نر

 .(16  وارد خواهد شد هامقداری اریبی در ارزیابی ،هستند و با افزودن آنها
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از در شرایط استفاده عنوان مثال بالا، کمتر بود. ب پذیری با وراثت یتفاوه س  استراتژی برای صفات

 1اسهتفاده از اسهتراتژی    ،درصد 10با وراثت پذیری  ی، در صفت4تا  1ی هادرصد از حیواناه نسل 40

شد. در حالی که  در شهرایط مشهاب  در     2درصد صحت ارزیابی بیشتر نسبت ب  استراتژی  14من ر ب  

 درصد بود. 4این تفاوه  ،درصد 50با وراثت پذیری  یصفت

با وراثت پذیری بالا هر س  استراتژی صحت ارزیابی بالاتری داشتند. جهدول   یکلی در صفاتطورب 

به    4تها   1ی هها طهور نسهل   و همهین  4نیز صحت ارزیابی ژنومیک با استفاده از هم  حیواناه نسل  3

  انتخهاب در حیوانهاه( را   پذیری پایین و بالا  بدون هیچ گونه با وراثت یدر صفات پای عنوان جمعیت 

 دهد.نشان می

با وراثت پذیری بالاتر در  یکلی بالاتر بودن صحت برآورد ارزش اص حی ژنومیک در صفاتطورب 

. صحت ارزیابی ژنومیک ب  صهحت تخمهین اثهراه    (12و  5تحقیقاه ربلی نیز نشان داده شده است  

یری صهفت  پهذ و وراثهت  پایه   گهروه نشانگرها بستگی دارد و این پارامتر ب  تعداد افراد تشکیل دهنهده  

 (. 1بستگی دارد  
 

 4تا  1های طور نسل و همین 4با استفاده از همه حیوانات نسل  )خطای استاندارد( صحت ارزیابی ژنومیک :3جدول 

 با وراثت پذیری پایین و بالا  یدر صفات پایه گروهبه عنوان 
Table 3. Accuracy of genomic evaluation (SE) using all animals in generation 4 and generation 1 to 4 

as training set for low and high heritability traits 
 پای  گروهعنوان  های( مورد استفاده ب نسل

Generation (s) used as training set 

 

 4تا  1ی هانسل
Generations 1 to 4 

 4نسل 
Generation 4 

 

 حیوان 16000
16000 animals 

 حیوان 4000
4000 animals 

 

0.85 (0.02) 0.75 (0.01) 
 1/0صفت با وراثت پذیری 

Trait with heritability of 0.1 

0.92 (0.01) 0.85 (0.02) 
 5/0صفت با وراثت پذیری 

Trait with heritability of 0.5 

 

 گهروه حیهوان در   1100( نشان داده شد ک  در صوره داشتن 2007در مطالع  کالوس و ویرکمپ  

 79/0، 5/0پهذیری  و در صهفتی بها وراثهت    55/0ارزیهابی  صهحت   1/0پای  در صفتی با وراثت پذیری 
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پهذیری پهایین، تعهداد رکهورد     شده است ک  در صفاتی با وراثهت طور نشان داده همین(. 5خواهد بود  

اشد رکهورد  پذیری صفت بالاتر بهر چ  وراثتبیشتری در گروه جمعیت پای  مورد نیاز است. در وارع 

فنوتیپی حیواناه نماینده دریق تری از ارزش ژنتیکی وارعی حیواناه است و در نتی   ارزش اص حی 

سنتی نیز با درت بیشتری برآورد خواهد شد. بنابراین، چ  با ب  کار بردن رکوردهای فنوتیپی و چ  با ب  

، در صفاتی با وراثهت پهذیری   های اص حی سنتی در بردار مشاهداه ارزیابی ژنومیککار بردن ارزش

بالاتر ب  صحت ارزیابی بیشتری دست خواهی  یافت. افزایش صحت ارزیابی ژنومیک با افزایش تعهداد  

 (.18و  2طور مثال یقاه ربلی نشان داده شده است  ب حیواناه گروه پای  نیز در تحق

شی از واریانس ژنتیکهی  در صفاتی با وراثت پذیری پایین، بخش کمی از واریانس فنوتیپی صفت نا

است. از طرفی واریانس ژنتیکی صفت، تحت تاثیر عواملی مثل تعداد جایگاههای کمی موثر بر صهفت  

دلیل ساختار زنتیکی این صهفاه و همهین طهور    کلی ب طورب  .(25 و همینطور فراوانی آللها ررار دارد 

جهت بهرآورد آثهار نشهانگرها بها صهحت      پای ،  گروههای اص حی برآوردی پایین بودن صحت ارزش

پای  مورد نیاز است. ب   گروهبا تنوع ژنتیکی بیشتر در  بالاتری از حیواناهمناسب در این صفاه، تعداد 

درصهد در صهفتی    80برای دستیابی ب  صحت ارزیابی برابر با  در یک پژوهش نشان داده شد طور مثال

رکورد  5000ب  کمتر از  5/0پذیری در صفتی با وراثترکورد و  18000 ب  حدود 2/0با وراثت پذیری 

 γℎ2( نیز نشان دادند ک  صحت ارزیابی ژنومیهک تهابعی از   2008. داتویلر و همکاران  (12  نیاز است

نیهز نسهبت تعهداد رکهورد به  تعهداد        γبیشتر باشد.  γ بایستی ،است هر چ  وراثت پذیری کمتر باشد

تعهداد   دبا کاهش وراثت پذیری برای دستیابی ب  صحت مناسب بای. در وارع باشدمیلوکوس نشانگری 

 .(7  رکورد افزایش یابد

هرچ  از نسبت و تعهداد بهالاتری از حیوانهاه     پای برای تشکیل گروه  نشان داداین پژوهش ج ینتا

طور هرچ  وراثت پذیری صفاه مورد نظر بالاتر باشد اسهتفاده از حیوانهاه برتهر    استفاده شود و همین

  دارد. 1( تفاوه کمتری نسبت ب  استفاده از استراتژی 2 استراتژی 
 

 گیری كلینتیجه

حیوانهاه جههت انتخهاب جمعیهت      تهرین برترین و ضعیفبا توج  ب  نتایج این تحقیق استفاده از 

شهد. اسهتفاده از    هها من ر ب  بالاترین صحت ارزیابی نسبت ب  سایر اسهتراتژی  ،دهنده گروه پای تشکیل

البت  با افهزایش   .شدباع  کاهش صحت ارزیابی ژنومیک  ،استراتژی مذکوربرترین حیواناه نسبت ب  
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بها وراثهت پهذیری بهالاتر      یتادر مورد صف این تفاوه کاهش یافت. همچنین پای تعداد حیواناه گروه 

ررار مهی گرفهت و تفهاوه     پای  گروهصحت ارزیابی ژنومیک ب  میزان کمتری تحت تاثیر نوع انتخاب 

 س  استراتژی کاهش می یافت.
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Abstract1 

Background and objectives: Genetic improvement of dairy cattle has been 

successful during the second half of the 20th century, using pedigree and 

performance data. Genomic selection can improve the rate of this progress by 

reducing generation interval and increasing the accuracy of estimated breeding 

values at birth. There are many issues about using genomic evaluation. In the 

current study, some strategies were compared to inspect the effects of using 

superior animals as training set on the accuracy of genomic selection for high and 

low heritability traits.  

 

Materials and methods: For each individual, three chromosomes each with 1000 

equally-spaced SNPs (each 0.1 cM one SNP) were simulated. For 50 generations, 

random mating was done to create enough linkage disequilibrium. In generation 

51, the population size was expanded to 4000 individuals. There was this 

population size, until generation 55. In these generations, 5% of superior bulls and 

80% of superior cows from each generation were used as the parents of the next 

generation.  Animals in generation 55 (generation five) were validation group and 

animals in generations 51-54 (generations one to four) were training set. In strategy 

one (or first strategy), superior and inferior animals, in strategy two (or two 

strategy), superior animals and in strategy three (or two strategy), a random sample 

of the population were used as the training group. This research was done for traits 

with low (0.1) and high (0.5) heritabilities. 
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Results: The results showed that the accuracy of genomic evaluation in strategy 

one was better than strategy two and strategy three. When the ratio and the number 

of animals in the training set were increased, the difference between the three 

strategies tended to decrease. For example, for traits with heritability of 10%, using 

20% of animals from generations one to four, resulted in 29% difference between 

strategy one and two; in the same situation, using 40% of animals resulted in 14% 

difference between these strategies. The accuracy of genomic evaluation for the 

traits with high heritability of all strategies was higher and the difference between 

strategies was lower for these traits. For example, when 40% of animals of 

generations one to four were considered as training set, the difference between 

strategy 1 and 2, for trait with heritability of 0.1 was 14% and for trait with 

heritability of 0.5 was 4%. 

 

Conclusion: Using only superior animals in the training group could decrease the 

accuracy of genomic evaluation. This effect was lower for high heritable traits. 

Using more animals would alleviate this effect by increasing total genetic variation 

explained by markers. 

 

Keywords: Heritability, Genomic evaluation accuracy, Superior animals, training 

set, validation group.  
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